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GGGTACO^TTCTGCGCTGCTGCaAGTTACGGAATGAAAAATTAGAACAACAGAAACATGGAAAACATGTTCCTTC 

AGTCGTCAATGCTGACCTGCATTTTCCTGCTAATATCTGGTTCCTGTGAGTTATGCGCCGAAGAA2^TTTTTCTA 

GAAGCTATCCTTGTGATGAGAAZ^GCAAAATGACTCAGTTATTGCAGAGTGCAGCAATCGTCGACTACAGGAAG 

TTCCCCAAACGGTGGGCAAATATGTGACAGAACTAGACCTGTCTGATAATTTCATCACACACATAACGAATG 

CATTTCAAGGGOTGCaAAATCTCaCTAAaATA2Ui.TCTA?^CCACaACCCC:a^ 

CCGGTATACmTC?^TGGCTTGAATATCACAGACGGGGa^TTCCTCy^CCTAjyVAAACCTAAG 

TTGAAGACAACCAGTTACCCCAAATACCCTCTGGTTTGCCAGAGTCTTTGACAGAACTTAGTCTAATTCAAAACA 

ATATATACAACATAACTAAAGAGGGCATTTCAAGACTTATAAACTTGAAAAATCTCTATTTGGCCTGGAACTGC 

ATTTTAACAAAGTTTGCGAQAAAACTAACATAGAAGATGGAGTATTTGAAACGCTGACAAATTTGGAGTTGCTAT 

OVCTATCTTTCAATTCTCTTTCACACGTGCCACCCAAACTGCCAAGCTCCCTACGCAAACTTTTTCTGAGC^ 

CCCAGATCAAATACATTAGTGAAGAAGATTTCAAGGGATTGATAAATTTAACATTACTAGATTTAAGCGGGAACT 

GTCCGAGGTGCTTO^TGCCCCATTTCCATGCGTGCCTTGTGATGGTGGTGCTTCJ^ATTAATATAGATCGTTTTG 

CTTTTCAAAACTTGACCCAACTTCGATACCTAAACCTCTCTAGCACTTCCCTCAGGAAQATTAATGCTGCCTGGT 

TTAAAAATATGCCTCaTCTGAAGGTGCTGGATCTTGAATTGRACTATTTAGTGGGAGAAATAGTCTCTGGGGCAT 

TTTTAACGATGCTGCCCCGCTTAGAAATACTTGACTTGTCTTTTAACTATATAAAGGGGAGTTATCCACAGCATA 

TTAATATTTCCAGAAACTTCTCTAAACTTTTGTCTCTACGGGCATTGCATTTAAGAGGTTATGTGTTCaVGG 

TCAGAGAAGATGATTTCCAGCCCCTGATGCAGCTTCCAAACTTATCGAOTATCAACTTGGGTATTAATTTTATTA 

AGCAAATCGATTTCAAACTTTTCCAAAArrTCTCCAATCTGGAAATTATTTACTTGTCaiGAAAAC^ 

CGTTGGTAAAAGATACCCGGO^GAGTTATGCAAATAGTTCCTCTTTTCAACGTCATATCCGGAAACGACGCTCAA 

CAGATTTTGAGTTTGACCOlCATTCGaACTTTTATCATTTCACCCGTCCTTTAATAAAGCCAC^TGTGCTGCTT 

ATGGAAAAGCCTTAGATTTAAGCCTCAACAGTATTTTCTTCATTGGGCO^CCAATTTGAAAATCTTCCTGACA 

TTGCCTGTTTAAATCTGTCTGCA2\ATAGC?yVTGCTCAAGTGTTAAGTGGAACTGAATTTTCAGCC^ 

TCAAATATTTGGATTTGACAAACS^TAGACTAGACTTTGATAATGCTAGTGCTCTTACTGAATTGTCCGACTTGG 

AAGTTCTAGATCTCAGCTATAATTCACACTATTTa^GAATAGCA.GGCGTAACAC:y^TCATCTAGAATTTATTC^^ 

ATTTCa.C:AAATCTAAAAGTTTTAAACTTGAGCCACAACAACATTTATACTTTAACAG^ 

GO^GTCCCTGGTAGAATTAGTTTTCaGTGGCaATCGCCTTGACaiTTTTGTGGAATGATGATGACAAa^ 

TCrCCATTTTCAAAGGTCTCAAGAATCTGACACGTCTGGATTTATCCCTTAATAGGCTQAAGCy^C^^ 

AAGCATTCCTTAATTTGCCAGCGAGTCTCACTGAACTACATATAAATGATAATATGTTAAAGTTTTTTAACTGGA 

CATTACTCCAGCAGTTTCCTCGTCTCGAGTTGCTTGACTTACGTGGAAACAAACTACTCTTTTTAACTGA.TAGCC 

TATCTGACTTTACATCTTCCCITCGGACACTGCTGCTGAGTCATAACAGGATTTCCCACCTACCCTCTGGCT^ 

TTTCTGAAGTOVGTAGTCTGAAGCACCTCGATTTAAGTTCCAATCTGCTAaAAACAATCAAC^^ 

AAACTAAGACCAC{:a.CCyU^TTATCTATGTTGGAACTACACGGAAACCCCTTTGAATGCACCTGTC5ACATT 

ATTTCCGAAGATGGATGGATGAACATCTGAATGTCAAAATTCCCAGACTGGTAGATGTCATTTGTGCCAGTCCTG 

GGGATCAAAQAGGGAAGAGTATTGTGAGTCTGGAGCTAAC?^CTTGTGTTTCAGATGTC3^CTGCAGT(^ 

TTTTCTTCACGTTCTTTATCACCa.CCATGGTTATGTTGGCTGCCCTGGCTCACC»LTTTGTTTTACT^ 

CTTACATTTCTTATGACACCaAAGATGCCTCTGTTACTGACTGGGTGATAAATGAGCTGCGCTACa?VCCTTGAAG 
AGAGCCGAGACAA?^AACGTTCTCCTTTGTCTAGAGGA6AGGGATTGGGACCCGGGATTGGCCATCATCGACAAC^ 
TCATGCAGAGCATC?^CCAAAGCAAGAAAACAGTATTTGTTTTAACCA2kAAAATATGC^^ 

AAACAGCTTTTTACTTGGCTTTGCAGAGGCTAATGGATGAGAACATGGATGTGATTATATTTATCCTGCTGGAGC 
CAGTGTTACAGCATTCTCAGTATTTGAGGCTACGGCy^GCGGATCTGTAAGAGCTCCATCCTCCAGTGGC^ 

ATATGTATGTCGATTCCATTAAGCAATACTAACTGACGTTARGTCATGATTTCGCGCCATAATAAAGATGCA&AG 
GAATGACATTTCTGTATTAGTTATCTATTGCTATGTAACAAATTATCCCAAAACTTAGTGGTTTAAAACa^CACA 
TTTGCTGGCCCACAGTTTTTGAGGGTCa^GGAGTCCAGGCCCAGCATAACTGGGTCCTCTGCTCAGGGTGTCTCAG 
AGGCTGCAATGTAGGTGTTCACCAGAGACATAGGCATCACTGGGGTCACACTCATGTGGTTGTTTTCT 
ATTCCTCCTGGGCTATTGGCCAAAGGCTATACTCATGTAAGCCATGCGAGCCTCTCCCACAAGGCAGCTTGCrTC 
ATCAGAGCTAGCAAZUUU\GAGAGGTTGCTAGCmAGATGA?^GTCACAATCTTTTGTAATCGAATCM^ 
lATCTC^vTCACTTTGGCCATATTCTATTTGTTAGAAGTAAACCACAGGTCCCa^CCAGCTCCUVTGC^^ 
TCAGTCCAGGG2:VAAACHlGCTGAAGACC3UVGATGGTGAGCTCTGATTGCTTGAGTTGGTCATC^ 
TGACTGCTGTCCTGGGATGGCCTGCTATCTTGATGATAGATTGTGAATATCAGGAGGCAGGGATCACTGTGGACC 
ATCTTAGCAGTTGACCTAACACy^TCTTCTTTTCAATATCTAAGAACTTTTGCCACTGTGACTAATGGTCCTAATA 
TTAAGCTGTTGTTTATATTTATCATATATCTATGGCTACATGGTTATATTATGCTGTGGTTGCGTTCGGTTTTAT 
TTACAGTTGCTTTTACAAATATTTGCTGTAACATTTGACTTCTAAGGTTTAGATGCCATTTAAGAACTGAGATGG 
ATAGCTTTTAAAGCATCTTTTACTTCTTACCATTTTTTAAAAGTATGCAGCTAAATTCGAAGCTTTTGGTCTATA 
TTGTTAATTGCCATTGCTGTAAATOTTAAaATGIU^TGAATAAAAATGTTTCATTTTACaU^AAA?iAAAA 
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MENMFLQSSMLTCI FLLI SGS CELCAEENFSRS YPCDEKKQNDSVI AECSNRRLQEVPQTVG 
KYVTELDLSDNFITHITNESFQGLQNLTKINLNHNPNVQHQNGNPGIQSNGLNITDGAFLNL 
KNLRELLLEDHQLPQIPSGLPESLTELSLIQmiYHITKEGISRLINLKNLYLAWNCYFNKV 
CEKTNIEDGVFETLTNLELLSLSFNSLSHVPPKLPSSLRKLFLSNTQIKYISEEDFKGLINL 
TLLDLSGNCPRCFNAPFPCVPCDGGASINIDRFAFQNLTQLRYLNLSSTSLRKINAAWFKNM 
PHLKVLDLEFNYLVGEIVSGAFLTMLPRLEILDLSFNYIKGSYPQHINISRNFSKLLSLRAL 
HLRGYVFQELREDDFQPLMQLPNLSTINLGINFIKQIDFKLFQNFSNLEIIYIiSENRISPLV 
KDTRQSYANSSSFQRHIRKRRSTDFEFDPHSNFYHFTRPLIKPQCAAYGKALDLSLNSIFFI 
GPNQFENLPDIACLNLSANSNAQVLSGTEFSAIPHVKYLDLTNNRLDFDNASALTELSDLEV 
LDLSYNSHYFRIAGWHHLEFIQNFTNLKVLNLSHNNIYTLTDKYNLESKSLVELVFSGNRL 
DILWNDDDNRYISIFKGLKNLTRLDLSLNRLKHIPNEAFLNLPASLTELHINDNMLKFFNWT 
LLQQFPRLELLDLRGNKLLFLTDSLSDFTSSLRTLLLSHNRISHLPSGFLSEVSSLKHLDLS 
SNLLKTINKSALETKTTTKX,SMI.EI.HGNPFECTCDIGDFRRWMDEHLNVKI PRLVDVI CASP 
GDQRGKS I VSLELTTCVSDVTAVI LFFFTFF ITTMVMLAALAHHLFYWDVWFI YNVCLAKVK 
GYRSLSTSQTFYDAYISYDTKDASVTDWVINELRYHLEESRDKNVLLCLEERDWDPGLAIID 
NUyiQSINQSKKTVFVLTKKYAKSWNFKTAFYLALQRLMDENMDVIIFILLEPVLQHSQYLRL 
RQRICKSSILQWPDNPKAEGLFWQTLRITVVLTENDSRYNNMYVDSIKQY 

Signal sequence: 

amino acids 1-26 

Transmembrane domain: 

amino acids 826-848 
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CCAGGTCCAACTGCACCTCGGTTCTATCGATTGAATTCCCCGGGGATCCTCTAGAGATCCCT 
CGACCTCGACCCACGCGTCCGCCAAGCTGGCCCTGCACGGCTGCAAGGGAGGCTCCTGTGGA 
CAGGCCAGGCAGGTGGGCCTCAGGAGGTGCCTCCAGGCGGCCAGTGGGCCTGAGGCCCCAGC 
AAGGGCTAGGGTCCATCTCCAGTCCCAGGACACAGCAGCGGCCACCATGGCCACGCCTGGGC 
TCCAGCAGCATCAGCAGCCCCCAGGACCGGGGAGGCACAGGTGGCCCCCACCACCCGGAGGA 
GCAGCTCCTGCCCCTGTCCGGGGGATGACTGATTCTCCTCCGCCAGGCCACCCAGAGGAGAA 
GGCCACCCCGCCTGGAGGCACAGGCC ATGA GGGGCTCTCAGGAGGTGCTGCTGATGTGGCTT 
CTGGTGTTGGCAGTGGGCGGCACAGAGCACGCCTACCGGCCCGGCCGTAGGGTGTGTGCTGT 
CCGGGCTCACGGGGACCCTGTCTCCGAGTCGTTCGTGCAGCGTGTGTACCAGCCCTTCCTCA 
CCACCTGCGACGGGCACCGGGCCTGCAGCACCTACCGAACCATCTATAGGACCGCCTACCGC 
CGCAGCCCTGGGCTGGCCCCTGCCAGGCCTCGCTACGCGTGCTGCCCCGGCTGGAAGAGGAC 
CAGCGGGCTTCCTGGGGCCTGTGGAGCAGCAATATGCCAGCCGCCATGCCGGAACGGAGGGA 
GCTGTGTCCAGCCTGGCCGCTGCCGCTGCCCTGCAGGATGGCGGGGTGACACTTGCCAGTCA 
GATGTGGATGAATGCAGTGCTAGGAGGGGCGGCTGTCCCCAGCGCTGCATCAACACCGCCGG 
CAGTTACTGGTGCCAGTGTTGGGAGGGGCACAGCCTGTCTGCAGACGGTACACTCTGTGTGC 
CCAAGGGAGGGCCCCCCAGGGTGGCCCCCAACCCGACAGGAGTGGACAGTGCAATGAAGGAA 
GAAGTGCAGAGGCTGCAGTCCAGGGTGGACCTGCTGGAGGAGAAGCTGCAGCTGGTGCTGGC 
CCCACTGCACAGCCTGGCCTCGCAGGCACTGGAGCATGGGCTCCCGGACCCCGGCAGCCTCC 
TGGTGCACTCCTTCCAGCAGCTCGGCCGCATCGACTCCCTGAGCGAGCAGATTTCCTTCCTG 
GAGGAGCAGCTGGGGTCCTGCTCCTGCAAGAAAGACTCGTGACTGCCCAGCGCCCCAGGCTG 
GACTGAGCCCCTCACGCCGCCCTGCAGCCCCCATGCCCCTGCCCAACATGCTGGGGGTCCAG 
AAGCCACCTCGGGGTGACTGAGCGGAAGGCCAGGCAGGGCCTTCCTCCTCTTCCTCCTCCCC 
TTCCTCGGGAGGCTCCCCAGACCCTGGCATGGGATGGGCTGGGATCTTCTCTGTGAATCCAC 
CCCTGGCTACCCCCACCCTGGCTACCCCAACGGCATCCCAAGGCCAGGTGGGCCCTCAGCTG 
AGGGAAGGTACGAGCTCCCTGCTGGAGCCTGGGACCCATGGCACAGGCCAGGCAGCCCGGAG 
GCTGGGTGGGGCCTCAGTGGGGGCTGCTGCCTGACCCCCAGCACAATAAAAATGAAACGTGA 
AAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAAGGGCGGCCGCGACTCTAGAGT 
CGACCTGCAGAAGCTTGGCCGCCATGGCCCAACTTGTTTATTGCAGCTTATAATGGTTACAAAT 



